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図表 2 ヒトゲノム配列解析組織が GenBank に
登録した完成度の高い配列 







































































1 The Sanger Centre（英） 284,353 
2 Washington University Genome 
Sequencing Center（米） 
175,279 
3 US DOE Joint Genome Institute
（米） 
78,486 
4 Baylor College of Medicine 
Human Genome Sequencing 
Center（米） 
53,418 
5 Genoscope（仏） 48,808 
6 Whitehead Institute, Center for 
Genome Research（米） 
46,560 
7 Department of Genome Analysis, 
Institute of Molecular 
Biotechnology（独） 
17,788 
8 理化学研究所（日本） 16,971 
9 University of Washington 
Genome Center（米） 
14,692 
10 慶應義塾大学（日本） 13,058 
 その他 92,614 
 合計 842,027 
 （ヒトゲノム全体） 約
3,200,000 










































































































                 












































挿入や欠失があるもの ） 、③ VNTR(variable 























































































































ヘッド研究所と共同で第 11 番染色体及び第 18
番染色体の解読を進めている。Participating 











































































ネイチャーに論文発表があった 2001 年 2 月
現在では、概要解読の全データ量はヒトゲノム
の約 1.4 倍にあたる 4,338,224 キロ塩基に大幅
に増加している。この背景として、外国の研究
機関において、SNPs 探索のために分担以外の
領域について解読を進め、これらが登録されて
いることがあげられる。 
 
なお、図表２に示した数値は、概要ではなく完
成データを示している。 
